Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6545 1
---------------------------- —-TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT— e ------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

——————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA AA- - - -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT —————————— GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA AAT—IA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA AATTAA
————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTIAACATGTGTTTGATT—TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAT T TCAT TAAT = = = = = = = s o m e o e e o o e e o e e o o e e o o e o o e o o e o o o o o o oo o oo e oo - o - - -

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGT TTGT T TAATAT T TCAT TAAT - =« - = & & o o o f ot o e ot o o b o oo o e o i oo oo
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - = - - - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

TGTAGTGCGACCTGGTTACCHBAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ————————————————————————————————————————————————————————————
————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - --=-=--=-=--- GGGTEAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTITTTAATATTTCATTAAT —————————— GGGTIAACATGTGTTTGATT—TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA T
—————————————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATC T
—————————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTIAACATGTGTTTGATT—TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA A
—————— A -TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT— ---------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA A
————— G - mmmm - - - - - - - - - -TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA T
————— G - m - mm - - - - - - - - - -TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA T
————— A ------TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA T
A TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCICGTATTGGAATGAGACGACATCACA T
A TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAIACGACATCACA A
————— G ------TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA T
————— A ------TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
A TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAITTCATTAAT —————————— GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
————— A TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————IGGTGAACATGTGTTTGATT—TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC———————————————————————————
GHANENTE------------BAAABEITE------ - GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=---=----- GGGTGAACATGTITTTGATT—TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTITTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGICATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAT T TCAT TAAT = = = = = = = m o m s e o m e e o o e o e e o o e o o e o o e o m e o o o o e o o m o oo m oo - o - - -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT —————————— GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGICGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTIAACATGTGTTTGATT—TTCCCGTATTGIAATGAGACGACATCACA

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF8
ORF10 ORF4

ORF1 ORF9 ORF3 }

ORF11 ORF2 ORF7 ORF6 ORF5
N ) =

L RVT 1 } R'I'_Rﬂl; Integrase_H2C2
L}
1000 2000 3000 4000 5000 6000




Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

ORF2

ORF5

Bl ORFs

B PFAM domains

ORF7

RVP

ORF1

RVT_1

ORF6

RT_RNaseH 2

)

Integrase_HgCZ

ORF4

‘_

rve

ORF3

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000



[E consensus before TEtrimmer (bp)

4000

3500

3000

2500

2000

1500

1000

500

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00

09/10/25)

4
’ s ’ /7 7/ 7, ’ 7, ,
V4 PN 2 , 7/ , , s, ’, 7 7’ Ve , 7 ,// R4
V] /7, 7 7/ 7 7 p: 4 7 7 7 . 7
/7y V4 Py
7’ 7’ 4 / 7/ s s / ’
, Yt / , 4 7
’
s P , ,
4 V4 4 V4 / 4 4
4 4 VA / 7
4 V3 4 /7
s,
’ ’ Ve 2 /7 2
/ 7’ ’ 4 Ve
4 ’ / Ve ’ 4
s,
’ ’ / s V4 ’ , 7 , 7 4
/
’ s , Vs 7/ /
7 7
7 Vi V] Ve / Ve Ve /. 7’
’
’ 7/
v’ 7 4 4 7z 7 v ,7 ’ 7 /,/ 7’
’ 4 ‘, s, 7/ , ’ ”, ’
» # ’ 3 , /s , 7, ’ y; v
/s A '
¢ , s 4
’, , P , ’ 7
/ 4 77 7
4 s 4
, s , , 4 , / 7
’ ’ 7’ / 4 7’
7/ Va 4 d d Ve
, s ’ s s v s
27 ’ ‘ ’ .’ d R ’ ’
7 ’ ’
/7 4 ’/ / 7 4 // 7 ‘ 4
4 7’ / 7 7
, 4 ‘ /
7 7 7 7 Id 7
’ P
/’ Vs Vs / 7/ 7’ /’
’ /s , 77 , 4 V4
s ’ /
Vi d 7
A ’ , 4 ’ ’ 7
7 7 7 7
4 ’
/7 Vs // Ve /
s
, 4 7 4 7/
’ 7 , 7 4 s 7’ 7/
7 /7 / / / A s /7
7/ 7’
) y y 4 VRV 4 ’ 4 7/
VY ;s s 7 s , / A ’ ’
’ /’ Vs / ’ Vs ’ ) /
V2 /7 /7 /7 4
/ 4 / , ’ s ’
7,7 7/ y ’ ’
’ / ’ “ ’ , ’ 4
v ’ 7
’ Ry ’
7 /7 7 ’ /
, / , ,
// 7z ’

1000

2000

TE consensus after TEtrimmer (bp)

3000 4000 5000




